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摘要 : 测定 了 分 布 于 中 国 的 锯 眼 蝶 亚 科 4 族 10 属 共 20 个 种 的 线粒体 NDI 和 COI 基因 的 部 分 序列 ， 结 合 从 
GenBank 中 获得 的 4 个 国外 种 类 的 同 源 序 列 , 以 凤 蝶 科 的 迪 洛 尔 娟 凤 蝶 (Allancatria deyrolle)、 丝 带 凤 蝶 (Sericinus 
montela) ， 以 及 娟 蝶 科 的 西 猛 娟 蝶 (Parnassius simonius) 为 外 类 群 ， 通 过 邻接 法 、 最 大 简约 法 、 最 大 似 然 法 和 贝 
叶 斯 法 重建 了 分 子 系统 树 ， 分 析 了 该 亚 科 内 主要 类 群 的 系统 发 生 关 系 。 分 析 结果 表明 : 愤 眼 蝶 族 和 饮 眼 蝶 族 具有 
较 近 的 亲缘 关系 ; 袋 眼 蝶 族 不 是 单 系 群 ， 该 族 中 的 黛 眼 蝶 属 、 戎 眼 蝶 属 与 眉眼 蝶 族 具有 较 近 的 亲缘 关系 ， 带 眼 蝶 
属 、 藏 腿 蝶 属 、 毛 眼 蝶 属 和 帕 眼 蝶 属 聚合 为 一 个 独立 的 文系 ， 其 中 带 眼 蝶 属 和 藏 眼 蝶 属 在 所 有 的 分 析 方 法 中 均 以 
HE CBP=100%, PP=1.00) 相聚 合 ， 建 议 将 它们 合并 为 一 属 。 
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Phylogentic Relationships of Butterflies in the Subfamily 
Elymninae (Lepidoptera: Satyridae) Based on 
Mitochondrial NDI and COI Gene Sequences 


YIN Xian-bing, HAO Jia-sheng , XU Li, ZHU Guo-ping, 
HUANG Dun-yuan, PAN Hong-chun 


(Laboratory of Molecular Evolution and Biodiversity, College of Life Sciences, Anhui Normal University, Wuhu 241000, China) 


Abstract: The fragments of the mitochondrial ND/ and COI gene of 20 Chinese species in the subfamily Elymninae 
were amplified and sequenced. Combining the homologous sequences of four foreign species from GenBank and using 
three species of the families Papilionidae and Parnassiidae as outgroups, phylogenetic trees of these Elymninae groups 
were reconstructed with neighbor joining, maximum parsimony, maximum likelihood and Bayesina inference methods. 
The results showed that the tribes Zetherini and Elymniini are closely related to each other. The tribe Lethini is not 
monophyletic, the genera Lethe and Neope are closely related to the tribe Mycalesini and the genera Chonala, Tatinga, 
Lasiommata and Pararge form a monophyletic clade. The genera Chonala and Tatinga were clustered together in all the 
trees and supported with a 10096 bootstrap value or a posterior probability of 1.00, and should be classified as one genus. 
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锯 眼 蝶 亚 科 (Elymninae ) 隶属 于 眼 蝶 科 样 ， 由 于 缺乏 有 效 的 形态 学 同 源 鉴别 性 状 ， 该 亚 科 
(Satyridae) , 是 该 科 中 仅 次 于 眼 蝶 亚 科 (Satyrinae ) 基于 形态 学 建立 起 来 的 传统 分 类 体系 以 及 类 群 间 
的 第 二 大 亚 科 ， 物 种 丰富 ， 主 要 分 布 于 古 北 区 和 东 的 系统 发 后 关系 还 存在 许多 未 解难 题 (Miller, 1968; 
洋 区 〈Chou，2000) 。 该 亚 科 蝶 类 多 为 中 型 或 大 型 Ackery, 1984; García-Barros & Martín, 1991; Harvey, 
种 类 ， 通 常 颜色 暗 而 不 鲜艳 。 和 大 多 数 眼 蝶 类 群 一 1991) 。 
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目前 ， 对 于 眼 蝶 的 系统 学 研究 已 深入 到 分 子 水 
平 ， 先 后 有 学 者 利用 线粒体 基因 (如 16S rRNA, 
COI Fil NDI 等 基因 ) 和 核 基因 (如 EF-la 和 Wingless 
等 基因 ) 研究 眼 蝶 的 系统 发 育 并 取得 一 些 可 喜 的 成 
果 。Martin et al (2000) 、Murray & Prowell (2005) 
和 Peña et al (2006) 的 研究 结果 均 显 示 ， 传 统 形态 
学 分 类 体系 中 的 眼 蝶 科 是 多 系 发 生 的 ， 其 内 部 的 多 
数 分 类 群 也 均 非 自然 类 群 。 其 中 作为 眼 蝶 科 中 的 第 
二 大 亚 科 ， 饮 眼 蝶 亚 科 亦 为 多 系 群 ， 其 内 部 一 些 分 
KFE, SHE ET: C Lethini RUE HR HE C Mycalesini ) 
等 的 分 类 位 置 受到 质疑 ， 它 们 与 眼 蝶 亚 科 类 群 间 的 
亲缘 关系 较 之 与 锯 眼 蝶 亚 科 应 该 更 近 一 些 ， 建 议 将 
它们 从 锯 眼 蝶 亚 科 中 分 离 出 来 ， 归 入 眼 蝶 亚 科 。 然 
而 ， 上 述 这 些 研究 主要 是 针对 眼 蝶 科 整个 类 群 或 者 
是 该 科 的 其 他 类 群 , 其 中 , 锯 眼 蝶 亚 科 的 取样 有 限 ， 
其 有 关 类 和 群 间 系 统 发 生 关系 尚 需 进一步 探讨 。 
线粒体 DNA (mitochondrial DNA, mtDNA) 以 
母系 遗传 方式 遗传 ， 结 构 简单 ， 进 化 主要 以 碱 基 替 
PAE, HAMAR UD, ABE ER, Ae 
究 低 级 分 类 阶 元 系统 发 育 较 好 的 分 子 标 记 ， 目 前 被 
广泛 用 于 昆虫 和 其 他 动物 系统 进化 的 研究 (Chen & 
Jiang, 2004; Wu et al, 2007) 。 本 研究 从 我 国 多 个 地 
区 采集 了 锯 眼 蝶 亚 科 部 分 种 类 ， 测 定 了 它们 的 线 粒 
体 基 因 NDI 和 COT 基因 的 部 分 序列 ， 并 据 此 构建 
了 分 子 系统 树 ， 以 期 探讨 该 亚 科 主要 类 群 间 的 系统 


1 ”材料 和 方法 


1.1 实验 材料 

本 实验 所 用 的 锯 眼 蝶 亚 科 的 材料 及 来 源 见 表 
1。 标 本 从 野外 采集 带 回 实验 室 ， 经 鉴定 后 立即 
75% 的 酒精 固定 ， 置 于 一 20C 冰 箱 保存 备用 。 内 
包括 24 个 代表 种 ， 隶 属于 4 个 族 10 NR. AM 
测定 了 其 中 20 个 国产 代表 种 的 NDI 基因 和 COT SE 
部 分 序列 , 从 GenBank 中 下 载 了 该 亚 科 另外 4 个 
物种 的 相应 序列 。 选 取 凤 蝶 科 (Papilionidae) 的 2 
个 物种 [ 迪 洛 尔 娟 凤 蝶 CAllancatria deyrolle) ， 其 
NDI 和 COI 基因 的 GenBank 登录 号 分 别 为 
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DQ351077, DQ35104; 2 iy RMR (C Sericinus 
montela) , 其 对 应 的 基因 的 GenBank 登录 号 分 别 








为 DQ351071， AF170868] 和 娟 蝶 科 (Parnassiidae ) 
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的 1 个 物种 [ 西 猛 娟 蝶 (Parnassius simonies) , + 
对 应 的 基因 的 GenBank 登录 号 分 别 为 DQ351068, 
AF170871] 作为 外 群 。 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 与 纯化 

采取 本 实验 室 改 进 的 玻璃 粉 法 提取 和 纯化 
DNA. 方法 : 取样 品 背部 米粒 大 小 的 肌肉 置 1.5 mL 
Eppendorf 管 中 ,ddH2O 冲洗 两 次 后 ,再 浸泡 2 一 3 h; 
加 400—600 u L DNA JR AXi (0.5% SDS, 15 
mmol/L EDTA, 5 mmol/L NaCl, 10 mmol/L Tris-HCl, 
pH 7.6) , 40 uLPK (20 mg/mL) , 55°C FIRE FT 2 
h; WHIA RUPES] Eppendorf 管 中 , 加 8 mol/L 
ti EC EMEA WIH) 和 40 u L 50% 的 玻 
璃 粉 乳 液 , 混 匀 后 置 37C 水 浴 2h, 不 时 摇动 ; 取出 ， 
4000 r/min 离心 2min,， 弃 上 清 液 ,沉淀 用 75% 乙 醇 
冲洗 2 次 ， 再 用 丙酮 冲洗 1 次 ， 每 次 4000 r/min 离 
心 1 min; 置 真空 干燥 机 中 彻底 干燥 ; 加 TE 80 uL, 
56C 水 浴 30 min 以 上 ;取出 ,4 000 r/min 离心 1 min, 
取 上 清 ， 置 一 20'C 冰 箱 保 存 备用 。 
1.3 引物 合成 、PCR 扩 增 及 序列 测定 

扩 增 两 种 线粒体 基因 的 引物 均 为 通用 引物 ， 
NDI 基因 引物 序列 为 VD1a: 5' -CGTAAAGTCCT- 
AGGTTATATTCAGATTCG- 3', NDIb: 5' -ATCAA- 
AAGGAGCTCGATTAGTTTC- 3'; COI 基因 引物 序 
列 为 COla: 5'-GGTCAACAAATCATAAAGATA- 
TTG- 3, COIb: 5' -TAAACTTCAGGGTGACCAA- 
AAAAT- 3'， 引 物 由 上 海 申 能 博彩 生物 科技 有 限 公 
司 合成 。PCR 反应 的 总 体积 为 SOuL, Hh 10x 
Buffer 5 u L, 25mmol/L MgCl, 5 u L, 0.6 mg/mL 
BSA 7.5 u L, 10 mmol/L dNTP 1 u L, 10 nmol/L 5| 
物 各 luL, DNA 模板 1 uL, Taq 酶 0.5U. RM 
程序 为 : 94C 预 变性 5min; 94'CA2ETE 30s, NDI 基 
因 与 COI 基因 分 别 为 48C 和 5S0'C EE 40s, 72°C 
延伸 30s, 35 个 循环 ; 72 总 延伸 10min。 反 应 产 
物 经 1.0% 的 琼脂 糖 凝 胶 电泳 检测 和 Gel Dos 图 像 分 
析 仪 观察 。 PCR 产物 经 3S 柱 离心 式 PCR 产物 小 量 
快速 纯化 试剂 盒 (上海 申 能 博彩 〉 纯 化 后 ， 在 
ABI-377 型 DNA 自动 测序 仪 进行 序列 测定 《上海 
英 骏 生物 技术 有 限 公司 〉。 
14 序列 分 析 

序列 的 多 重 比 对 由 Clustal X 软件 (Thompson et 
al, 1997) 完成 ， 并 辅 以 人 工 校对 。 由 DAMBE 软件 
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表 1 样品 的 种 类 、 来 源 及 GenBank 登录 号 
Tab.1 Sample sources and their GenBank accession numbers 
En ; 登录 号 登录 号 
族 Tribe 种 Species TORUM PUSH ! Accession No Accession No 
Sampling locality and time COD mi 
EIR Lethini HEFIR Lethe kansa 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan.2006 EF597536 EF597549 
TAMAR Lethe confusa 云南 丽江 Lijiang, Yunnan.2006 EF597534 EF597547 
KAHIR Lethe europa 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF597535 EF597548 
安徒生 复眼 蝶 Lethe andersoni 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF545699 EF597545 
ASHIRE Lethe chandica 安徽 黄山 Huangshan, Anhui. 2005 EF597533 EF597546 
EAERI Lethe syrcis 安徽 黄山 Huangshan, Anhui. 2005 EF545700 EF597550 
德 祥 荫 眼 蝶 Neope dejeani 四 川 都 江 堰 Dujiangyan, Sichuan.2006 EF597540 EF597556 
网 纹 防 眼 蝶 Neope christi 云南 丽江 Lijiang, Yunnan. 2006 EF597539 EF597555 
Z iE BANE Neope muirheadi 安徽 黄山 Huangshan, Anhui. 2005 EF545706 EF597557 
IREE Tatinga tibetana 云南 丽江 Lijiang, Yunnan. 2006 EF545709 EF597560 
际 带 眼 蝶 Chonala praeusta 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF545694 EF597541 
EIR Lasionmmata megera 法 国 France DQ176351 AF229960 
斗 毛 眼 蝶 Lasiommata deidamia 山西 五 台山 Wutaishan, Shanxi. 2006 EF545698 EF597544 
玛 毛 眼 蝶 Lasionmmata maera 法 国 France DQ176350 AF229943 
帕 眼 蝶 Pararge aegeria 法 国 France DQ176399 AF229957 
星 帕 眼 蝶 Pararge xiphia 法 国 France DQ176361 AF229956 
眉眼 蝶 族 Mycalesini =F GUAR Mycalesis panthaka 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF545705 EF597554 
拟 稻 眉眼 蝶 Mycalesis francisca 四 川 都 江 堰 Dujiangyan, Sichuan. 2006 EF597537 EF597551 
小 眉眼 蝶 Mycalesis mineus 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF545704 EF597553 
稻 眉眼 蝶 Mycalesis gotama 云南 景 洪 Jinghong, Yunnan. 2006 EF597538 EF597552 
愤 眼 蝶 族 Zetherini WIRE Penthema adelma || 都 江 堰 Dujiangyan, Sichuan. 2006 EF545708 EF597559 
JAHR WE Neorina patria || 都 江 堰 Dujiangyan, Sichuan. 2006 EF545707 EF597558 
锯 眼 蝶 族 Elymniini Ju ic SHE Elymnias nesaea 云南 xk Jinghong, Yunnan. 2006 EF545696 EF597543 
深 袖 锯 眼 蝶 Elymnias hypermnestra ”海南 文昌 Wenchang, Hainan. 2005 EF545695 EF597542 
分 类 单元 依据 Chou et al (2000) . The taxonomy is according to Chou et al (2000) . 
(Xia et al, 2001) 完成 对 序列 的 重新 加 工 并 将 之 转 ”NJ 和 MP 树 ， 系 统 树 各 分 支 的 置信 度 以 自 引 导 值 








换 成 *.meg 格式 文件 ， 由 Dnasp4 软件 将 *.meg 格式 
文件 转换 成 *.nex 格式 。 采 用 MEGA3.1 软件 (Kumar 
et al, 2004) 分 析 各 物种 的 NDI 和 COI 基因 的 碱 基 
组 成 和 转换 / 颠 换 比率 ， 基 于 K2P (Kimura, 1980) 
模型 计算 各 类 和 群 间 遗 传 距离 。 系 统 分 析 以 凤 蝶 科 的 
迪 洛 尔 娟 凤 蝶 、 丝 带 凤 蝶 和 娟 蝶 科 的 西 猛 娟 蝶 为 外 
类 和 群 ， 采 用 邻接 法 (neighbor joining, NI) 、 最 大 简 
约法 (maximum parsimony, MP) 、 最 大 似 然 法 
(maximum likelihood, ML) 和 贝 叶 斯 法 (bayesian 
inference, BI) 构建 分 子 系统 树 。 
以 Paup4.0b10 软件 (Swofford, 2002 ) 构 建 ML. 





































































































(bootstrap value, BP ) 表 示 。ML 树 根据 Modeltest3.7 

(Posada & Crandall, 1998) 软件 估算 出 数据 最 优 模 
型 为 GTR+H+G, Iset 设置 base= (0.3465 0.0994 
0.0926) , nst-6, Rmat= (1.0000 15.6426 3.4266 
3.4266 15.6426 ) , rates-gamma,shape-0.7150 , 
pinvar=0.4576; 采用 启发 式 搜索 (heuristic search) ， 

引导 抽样 检验 设置 100 次 重复 。 构 建 NJ 和 MP 

树 同样 采用 启发 式 搜 索 ， 但 自 引导 抽样 检验 设置 为 
1 000 次 重复 。 以 Mrbayes3.1.2 软件 (Huelsenbeck & 
Ronquist 2001) 构建 贝 叶 斯 树 ，lset 设置 
nst=6， 位 点 速率 变异 模型 设 
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时 建立 4 个 马尔 可 夫 链 ， 以 随机 树 为 起 始 树 ， 共 运 
行 100 万 代 ， 每 100 代 抽 样 一 次 ， 重 复 一 次 ， 在 
弃 老化 样本 后 (2500 代 ) ， 根 据 剩余 样本 构建 一 致 
树 ， 并 计算 相关 参数 ， 系 统 树 各 分 支 的 置信 度 评 佑 
以 后 验 概率 (posterior probability value, PP) 表示 。 
两 次 贝 叶 斯 法 分 析 在 饱和 时 得 到 了 相似 的 对 数 似 
然 值 ， 这 表明 马尔 科 夫 链 是 收敛 的 ， 可 以 相信 贝 叶 
斯 法 的 分 析 结 果 。 


2 t R 


2.4 碱 基 组 成 和 序列 变异 

序列 测定 结果 表明 ，C0O1 基因 的 序列 长 度 大 约 
660 bp, NDI 基因 的 序列 长 度 大 约 为 480bp， 无 插 
入 和 人 缺失。 经 比 对 剪 切 掉 两 端的 多 余 序列 : COI 基 
因 的 序列 长 度 为 651bp， 其 中 保守 位 点 405 个 ， 可 
变 位 点 246 个 ， 简 约 信息 位 点 179 个 ，A、T、C 和 
G 四 碱 基 的 平均 含量 分 别 为 31.5%, 48.3%, 8.3% 
和 11.996; NDI 基因 序列 长 度 为 444bp， 其 中 保守 
位 点 233 个 ， 可 变 位 点 221 个 ， 简 约 信 息 位 点 167 
个 , A. T. C 和 G 四 碱 基 的 平均 含量 分 别 为 29.5%、 
39.7%、16.3% 和 14.5%。 

将 剪 切 后 的 2 基因 联合 ， 得 到 的 序列 总 长 度 为 
1105 bp， 其 中 保守 位 点 638 个 ， 可 变 位 点 467 个 ， 
简约 信息 位 点 364 4; A. T. C 和 G 四 碱 基 的 平 
均 含量 分 别 为 30.3%、43.2%、13.0% 和 13.5%, H 
中 A+T 的 平均 含量 为 73.3%， 明 显 高 于 C+G 的 平 
均 含 量 26.5%; 各 代表 种 〈 含 外 群 ) 间 的 平均 遗传 
距离 为 0.132， 其 中 长 纹 袋 眼 蝶 (Lethe europa) 和 
迪 洛 尔 眼 蝶 间 的 遗传 距离 最 大 ， 为 0.187, IRER 
(Tatinga tibetana) 和 棕 带 眼 蝶 CChonala praeusta) 
间 的 遗传 距离 最 小 ， 为 0.046; 内 群 间 的 平均 遗传 
距离 为 0.123， 凤 眼 蝶 CNeorina patria) 和 长 纹 黛 
眼 蝶 间 的 遗传 距离 最 大 , 为 0.166。 

物种 间 序 列 位 点 变异 总 体 上 表现 为 颠 换 数 略 
多 于 转换 数 ， 转 换 / 颠 换 CTs/Tv) 的 平均 值 为 0.990。 
序列 间 的 变异 饱和 分 析 显 示 ， 随 着 序列 间 差 异 程度 
的 增加 ， 碱 基 的 颠 换 随 着 序列 歧 异 度 的 增加 成 线 型 
增长 ， 而 碱 基 的 替换 则 出 现 饱和 现象 。 

2.2 分子 系统 树 

本 研究 以 2 个 基因 序列 联合 数据 分 别 构建 了 
NJ |j (图 1) 、MP 树 CAI 2) 、ML 树 和 贝 叶 斯 树 
(图 3) ， 其 中 ML 树 拓 朴 结构 与 贝 叶 斯 树 基 本 相 









































































































































































































































































































































同 ， 限 于 篇 幅 没 有 给 出 。 系 统 树 各 分 支 的 置信 度 : 
NJ Bf. MP PURI ML 树 均 以 自 引 导 值 表示 ， 贝 叶 斯 
树 以 后 验 概率 表示 。 置 信 度 低 于 50% 的 值 未 显示 。 

NJ |f, ML 树 和 贝 叶 斯 树 均 显示 : 所 有 的 内 和 群 
KAW ASA: 锯 眼 蝶 族 (Elymniini) FURE 
(Zetherini) 的 所 有 代表 种 聚合 在 一 起 形成 一 个 文 
A; 其 余 的 种 类 聚合 为 男 一 个 大 的 支 系 。 后 一 支 系 
又 形成 两 大 分 支 : 其 中 一 支 是 由 伐 眼 蝶 族 的 部 分 类 
群 构成 ， 包 括 毛 眼 蝶 届 (Lasiommata) 、 带 眼 蝶 属 
CChonala) ~ EHE WE CTatinga) FOHA HR EE JE 
(Pararge) 的 所 有 代表 种 ， 另 一 文 由 眉眼 蝶 族 [本 
研究 仅 有 眉眼 蝶 属 CMycalesis) 1X S&H Wi Ji fr] 38] 
RAR FESR BE ES (Lethe ) FS ABR CNeope?] 
Weg aS, Hp JAIR RRRA UR He P Eg SB 
眼 蝶 属 均 形 成 单 系 结构 。 在 NJ 树 中 ， 荫 眼 蝶 属 与 
眉眼 蝶 族 形成 姊妹 群 ， 但 BP<50%; 在 ML PMI 
叶 斯 树 中 ， 戎 眼 蝶 属 与 售 眼 蝶 属 形成 姊妹 群 ， 尽 管 
贝 叶 斯 树 PP=0.85， 但 ML 树 BP<50%. 

MP 树 与 上 述 三 棵 树 总 体 上 基本 一 致 。 其 与 贝 
叶 斯 树 相 比较 ， 主 要 存在 3 处 差异 : 〈1) 句 眼 蝶 
族 和 赋 眼 蝶 族 不 是 聚合 在 一 起 ， 而 是 各 自 形成 一 个 
独立 的 支 系 ， 先 后 与 其 他 内 群 相聚 合 ， 〈2) SHE 
蝶 属 虽然 亦 形成 单 系 结构 ， 但 各 代表 种 聚合 的 位 置 
却 有 所 不 同 ; (3) 萌 眼 蝶 属 虽然 亦 与 袋 眼 蝶 属 相 
聚合 ， 但 BP<50%. 

本 研究 构建 的 各 种 分 子 系统 树 虽然 拓扑 结构 
有 所 不 同 ， 但 均 显 示 : 峡 眼 蝶 族 与 锯 眼 蝶 族 杀 缘 关 
系 较 近 ; 仇 眼 蝶 族 不 是 单 系 发 生 ， 但 其 中 的 带 眼 蝶 
属 、 藏 眼 蝶 属 、 毛 腿 蝶 属 和 帕 眼 蝶 属 在 所 有 的 分 子 
系统 树 中 均 以 高 置信 和 度 (BP>80%, PP=1.00) 聚合 
在 一 起 ， 而 带 眼 蝶 属 和 藏 眼 蝶 属 在 所 有 的 分 析 方 法 
中 均 以 100% 的 置信 度 (BP=100%, PP=1.00) 相聚 
Ao JAIRE, EHRE I ER RE ApS IR ER 
形成 单 系 结构 ， 且 三 者 聚合 在 一 起 形成 一 个 独立 的 
MA. 
3 i it 
3.4 序列 变异 分 析 
通过 对 24 种 锯 眼 蝶 亚 科 蝶 类 的 COT 和 NDI 基 
因 的 部 分 序列 组 合 数 据 进行 分 析 , 结果 表明 , A、T、 
C 和 G 四 碱 基 的 平均 含量 分 别 为 30.3%、43.2%、 
13.0% 和 13.5%， 其 中 A+T 的 平均 含量 为 73.5%， 
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明显 高 于 C+G 的 平均 含量 26.5%, 5 








TER: 基于 线粒体 NDI 和 COT 基因 序列 探讨 锯 眼 蝶 亚 科 主要 类 群 的 系统 发 生 关系 





AY Eb H 








线粒体 DNA 碱 基 组 成 一 


al,1994; Brower & DeSalle, 1998) 。 


转换 颠 换 比 CTs/Tv) 
转换 值 略 高 。 出 现 这 种 结果 , 推测 可 能 有 两 个 原因 ; 
C1) 可 能 是 由 于 某 些 位 点 发 生 了 多 次 转换 替代 ， 
上 现 了 饱和 现象 。 笔 者 以 序列 差异 比值 为 横 [等 
坐标 ， 以 转换 数 和 颠 换 数 为 纵 坐 标 所 得 到 的 散 点 区 


即 转换 


















































也 表明 随 孝 























其 他 文献 报道 F} 





Ft (Simon et 
序列 数据 组 的 
































中 的 一 个 亚 科 ， 


一 个 阶 元 成 为 族 和 
明 ， 眼 蝶 作 为 峡 蝶 科 的 一 
平均 为 0.990， 其 换 值 平均 比 Brower (2000) , Wahlberg et al (2003, 2005) 以 及 
Freitas & Brown (2004) 的 研究 均 显 示 ， 眼 蝶 形 成 
的 分 支 在 峡 蝶 科 的 内 部 ， 和 内 蝶 亚 科 (Morphinae) 























差异 程度 的 增加 ， 转 换 达 到 了 饱和 ， 从  ” 缘 





而 证 实 了 我 们 的 上 述 推论 。 (2) 与 高 A+T 含量 《类 




















也 有 

















很 大 的 关系 ， 因 为 高 A+T 含 量 
T 苏 换 的 可 能 性 ， 从 而 导致 TSTv 值 降 低 (DeSalle 


et al, 1997) 。 
3.2 ” 锯 眼 蝶 亚 科 的 系统 发 生 关 系 
Miller (1968) 的 分 类 体系 将 眼 蝶 作 为 与 峡 蝶 个 族 ， 分 别 为 伪 眼 蝶 族 、 眉 眼 蝶 族 、 愤 眼 蝶 族 和 锅 


F} (Nymphalidae) +43 
Harvey (1991) 的 分 类 体系 在 Miller f 
了 幼虫 和 晴 的 形态 学 特征 ， 该 体系 把 上 
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高 增加 了 A 与 HR 


et 
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首 列 的 科 级 分 类 单元 。 然 而 IR 





的 基础 上 增加 
民 蝶 作为 峡 蝶 ” 群 ， 其 幼虫 寄主 为 棕榈 科 植 物 ， 与 环 蝶 科 〔 对 应 于 
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图 1 








各 分 文 上 的 数字 为 自 引 导 值 C1 000 次 重复 抽样 检验 ) 。Numbers on each node are bootstrap values of 1 000 replicates. 
































并 将 其 内 部 相应 的 亚 科 和 族 下 降 
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个 亚 科 应 该 更 为 合理 : 
































同 于 周 部 的 闪 蝶 科 (Morphidae) ]. dei Rl 
(Charaxininae) FHAIR FL (Calinaginae) 的 杀 


ARBOR. DU, ARR EA BWR FA MERERI) 











阶 元 ， 目 前 在 国际 

















上 已 被 普遍 认同 ， 相 应 地 ， 















































al, 1999) . HRT, 4 
2000) 的 形态 学 





WO. 
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蝶 亚 科 便 被 下 降 一 个 阶 元 成 为 饥 眼 蝶 族 ， 其 内 部 
的 族 也 就 变 成 了 相应 的 亚 族 (Harvey, 1991; Ackery 
HF WR SFA) AP SS Ag Te FR Jed SE 


分 类 方法 ， 锯 眼 蝶 亚 科 被 分 为 4 


在 锯 眼 蝶 亚 科 中 ， 锯 眼 蝶 族 是 一 个 很 特殊 的 类 
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线粒体 CO1 和 NDI 基因 联合 构建 的 NI 树 
Fig.1 NJ tree based on the combined data of mitochondrial COI and ND/ gene sequences 
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图 2 
Fig.2 MP tree based on the combined data of mitochondrial COI and ND/ gene sequences 








上 的 数字 为 
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线粒体 COI 和 NDI 基因 联合 构建 的 MP 树 
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FSS flee). Numbers on each node are bootstrap values of 1 000 replicates. 
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图 3 fA COLI NDI 基因 联合 构建 的 贝 叶 斯 树 〈 各 分 支 上 的 数字 为 后 验 概 率 ) 
Fig.3 The Bayesian tree from the combined data of mitochondrial COI and ND/ gene sequences 














(Numbers on each node are posterior probability values) 
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Ackery 的 环 蝶 族 ) 的 蝶 类 一 样 (Ackery, 1988) 。 
腿 蝶 仅 少 数 种 类 以 标 榈 科 植物 作为 寄主 ， 如 唱 眼 蝶 
亚 科 (Haeterinae ) [等 同 于 Ackery 的 唱 眼 蝶 族 
(Haeterini) ] 的 镀 眼 蝶 属 (Dulcedo) (DeVries, 
1987) ， 而 国产 眼 蝶 仅 慎 眼 蝶 族 的 凤 眼 蝶 属 有 此 种 
情形 CAckery, 1988) 。 这 似乎 暗示 锯 眼 蝶 族 与 环 
蝶 科 以 及 愤 眼 蝶 族 的 蝶 类 具有 较 近 的 亲缘 关系 。 
Peña et al (2006) 的 研究 结果 也 显示 锯 有 眼 蝶 族 和 ( 愤 
眼 蝶 族 + 环 蝶 科 ) + (办 蝶 科 + 其 余 的 眼 蝶 )〉 组 合 为 
姊妹 群 关系 [本 文中 的 锯 眼 蝶 族 、 赋 眼 蝶 族 、 环 蝶 科 
(Amathussidae) 和 闪 蝶 科 分 别 对 应 于 Peña HY dH 
蝶 亚 族 CElymniina) 、 愤 眼 蝶 亚 族 CZetherina) 、 
IRE (Amathusiini) 和 闪 蝶 亚 科 ， 其 中 环 蝶 族 隶 
遇 于 闪 蝶 亚 科 ]。 综 合 上 述 分 析 结 果 ， 笔 者 认为 ， 句 























































































































BEE: 基于 线粒体 NDI 和 COT 基因 序列 探讨 锯 眼 蝶 》 

















科 主 要 类 和 群 的 系统 发 4 





ER 483 

















性 外 生殖 器 等 。 至 于 置信 度 偏 低 ， 笔 者 认为 更 多 的 

















基因 介入 可 能 会 解决 这 个 问题 。 所 以 ， 综 合 Peña et 

















al (20060 的 研究 结果 ， 笔 者 倾向 于 认为 贷 眼 蝶 属 
和 荫 眼 蝶 属 亲缘 关系 较 近 , 而 带 眼 蝶 属 、 藏 眼 蝶 属 、 
毛 眼 炬 属 和 帕 眼 蝶 属 和 它们 的 亲缘 关系 则 较 远 ， 可 


以 考虑 将 它们 从 售 眼 蝶 族 中 分 离 出 来 ， 成 立 一 个 新 


的 族 。 


Ak 
蝶 属 和 藏 眼 蝶 属 均 以 100% 的 置信 度 相 聚合 。 








ay 
Fi! 





























fg ME 


0.100 AHR CARI 
内 ， 带 眼 蝶 属 有 3 种 ， 主 要 分 布 于 我 国 ( 锡 











球 范围 





它们 的 遗传 距离 也 是 最 小 ， 为 0.046， 远 小 于 
业 属 〈 本 研究 取样 6 种 ) 的 种 间 平 均 遗 传 距离 





究 以 各 种 不 同方 法 分 析 得 到 的 结果 ， 带 有 眼 



































本 而 






































究 取样 4 种 ) 的 0.098。 全 

















金 、 不 丹 亦 有 少量 分 布 ) ;， 藏 眼 蝶 属 仅 1 种 ， 为 我 














腿 蝶 族 可 能 是 眼 蝶 当中 最 早 分 化 出 来 的 类 群 ， 愤 腿 
蝶 族 与 其 可 能 具有 较 近 的 亲缘 关系 。 
眉眼 蝶 族 和 集 眼 蝶 族 是 饥 眼 蝶 亚 科 中 最 大 的 
两 个 族 ， 包 括 了 锯 眼 蝶 亚 科 中 大 部 分 种 类 。 然 而 
最 新 研究 结果 却 支 持 将 这 两 个 族 从 锯 眼 蝶 亚 科 中 
分 离 出 来 ， 归 入 眼 蝶 亚 科 (Peña et al, 2006) 。 至 于 
这 两 个 族 之 间 的 系统 发 生 关 系 ， 本 研究 与 Pefia et al 
(2006) 的 研究 结果 基本 一 致 ， 眉眼 蝶 族 与 袋 眼 蝶 
族 中 的 荫 眼 蝶 属 、 售 上 腿 蝶 属相 聚合 (BP>50%， 
PP=0.94) 。 形 态 学 方面 ， 戎 眼 蝶 属 和 黛 眼 蝶 属 的 复 
眼 有 毛 ， 而 眉眼 蝶 族 中 有 些 类 群 复 眼 亦 有 毛 〈 如 本 
研究 中 的 眉眼 蝶 属 ) 。 所 以 ， 综 合 上 述 分 析 结 果 ， 
PE Uy ERE P IR SRI Js o A HL RS Je E; JL HR 
蝶 族 可 能 具有 较 近 的 亲缘 关系 。 
3.3 SARITA APRA KA 

Martin et al (2000) 和 Peña et al (2006) AY% 
AUS RS So BERR RAN EAE, AWE S 
他 们 一 致 。 本 研究 中 ， 黛 眼 蝶 族 聚 合 为 两 部 分 : 其 
中 的 代 眼 蝶 属 、 戎 眼 蝶 属 与 眉眼 蝶 族 相聚 合 ， 而 带 
眼 蝶 属 、 藏 眼 蝶 属 、 毛 眼 蝶 属 和 帕 眼 蝶 属 则 聚合 头 
一 个 独立 的 文系 ， 且 和 置信 和 度 较 高 (BP>80%， 
PP=1.00) 。 本 研究 多 数 分 析 方 法 〈 如 MP. ML 和 
贝 叶 斯 法 ) 显示 荫 眼 蝶 属 与 贷 眼 蝶 属 互 为 姊妹 群 ， 
但 置信 度 较 低 ， 仅 贝 叶 斯 树 PP=0.85。 然 而 形态 学 
FW, REISE Jes A pA TIS es BR IS oe RR TE A 
的 其 他 属 却 更 为 接近 。 它 们 不 仅 外 形 近 似 ， 且 其 他 
特征 亦 有 多 处 相似 ， 如 复眼 〈 均 有 毛 ) 、 翅 脉 和 雄 


























































































































































































































































































































































































































习 特 有 物种 (Chou, 1998) 。 两 者 均 为 中 型 眼 蝶 ， 


外 形 相 似 ， 翅 脉 特 征 一 致 。 所 以 ， 尽 管 翅 面 斑纹 差 





异 较 大 ， 但 综合 起 来 考虑 ， 它 们 的 亲缘 关系 应 该 很 
近 ， 笔 者 建议 将 这 两 个 属 合 并 为 一 属 。 
眉眼 蝶 族 的 系统 发 生 关系 


3.4 




















眉眼 蝶 族 全 :1 
MJE (Condamin, 1973; Ackery et al, 1995; Aoki et al, 
1982; Lees, 1997) ， 是 锯 眼 蝶 亚 科 中 最 大 的 类 群 之 


一 ， 但 在 我 国 分 布 较 少 ， 仅 有 
属 ， 本 研究 仅 有 有 眼 蝶 属 。 传 统 的 形态 学 分 
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此 界 已 记录 大 约 230 fh, jm 11 


























2 属 


眉眼 蝶 属 和 
































类 对 于 其 属 的 划分 一 直 是 根据 物种 的 整体 外 部 形 
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C Vane-Wright, 


1973), 




















态 、 翅 脉 和 复眼 上 是 和 否 有 毛 等 少数 形态 学 特征 


1971; Eliot, 1992; Condamin, 





但 事实 上 仍 存 在 局 限 (Vane-Wright, 1971) 。 


Lee (1997) 和 Terres et al (2001) 先后 用 形态 学 数 
据 和 分 子 证 据 对 美国 马达 加 斯 加 的 眉眼 蝶 (包括 5 
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个 属 ) 进行 系统 学 分 析 ， 得 出 的 结论 是 其 中 3 个 比 








BORA) 
内 部 系统 关系 的 复杂 性 。 














要 么 是 并 系 要 么 是 多 系 ， 显 示 出 眉眼 蝶 族 


























眉眼 蝶 属 是 眉眼 蝶 族 中 最 

















大 的 属 ， 全 世界 约 103 种 ， 主 要 分 布 在 亚洲 和 大 洋 
洲 (Aoki et al, 1982; Monteiro & Pierce, 2001; Shou 


et al, 2006) > Xf 




















究 除 了 NDI 基因 构建 的 NJ 树 以 











外 ， 其 余 的 分 析 结 果 均 支持 其 为 单 系 群 。 但 考虑 到 
该 属 种 类 较 多 ,分 属 检 索 特征 为 前 怒 3 条 脉 纹 基部 
均 膨大 , 而 眼 蝶 亚 科 的 珍 眼 蝶 属 亦 有 此 特征 (Chou， 



























































1998) ， 鉴 于 本 研究 取样 量 较 少 ( 仅 4 种 ) ， 因 而 ， 
其 单 系 与 否 , 目前 尚 无 定论 , 还 有 待 于 进一步 研究 。 
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